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BED文件的操作与处理
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¡ 常见的几种路径
§ 基于ctrl + c / ctrl + v的学习
§ “照猫画虎”式学习
§ “百家饭”式学习
§ “继承遗产”式学习

¡ 痛点：
§ 遇到问题不知道用什么；
§ 遇到问题不知道怎么用；
§ 遇到bug不知道怎么解决bug；
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¡ 由于腾讯课堂改版，所有课程讲义、测试数据、运
行代码均需要加入课程讨论群进行下载！

¡ 课程讨论QQ群号： 828030346
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1. 讲解相关背景；

2. 讨论程序编写的逻辑；

3. 使用jupyter编写程序，并调试程序；

4. 将程序编写为命令行形式；

.
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Part I BED文件与bedtools
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1. 文本文件；

2. 表征基因组的一段区域；

3. 标准的BED文件最少3列，最多12列；
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1. 包含前3列信息的行；（chrom, start, end）

2. 包含前4列信息的行；（chrom, start, end, name）

3. 包含前5列信息的行；（chrom, start, end, name, score）

4. 包含前6列信息的行；（chrom, start, end, name, score, strand）
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1. 储存基因区；

2. 储存基因组的某些位点信息，如TSS等；

3. 储存ChIP-seq，ATAC-seq，CUT&Tag等的富集peak信息；

…… ……
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• bedtools是一种常用的bed操作工具，可以实现非常多的常用功能

• 2个bed文件的交集（bedtools intersect）；

• bed文件按照基因组坐标排序（bedtools sort）；

• 对bed文件进行扩大，平移（bedtools shift）；

• 对bed文件进行随机抽取（bedtools random）；

• 根据提供的bed文件在基因组进行随机抽样（bedtools shuffle）

• 计算bed文件区域内比对到的reads数（bedtools coverage）

……

https://bedtools.readthedocs.io/en/latest/content/bedtools-suite.html
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• ENCODE数据集
• https://www.encodeproject.org/experiments/ENCSR617IFZ/

• CTCF rep1 BED
• https://www.encodeproject.org/files/ENCFF684NDR/@@download/ENCFF6

84NDR.bed.gz

• CTCF rep2 BED
• https://www.encodeproject.org/files/ENCFF151CRB/@@download/ENCFF15

1CRB.bed.gz

• 参考基因组下载
• https://hgdownload.soe.ucsc.edu/goldenPath/hg38/chromosomes/
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• 2个bed文件的交集（bedtools intersect）；

• 输入文件 BED a， BED b

https://bedtools.readthedocs.io/en/latest/content/bedtools-suite.html
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• bed文件按照基因组坐标排序（bedtools sort）；

• 输入文件 BED，基因组长度文件 .fai

• 对bed文件进行扩大，平移（bedtools shift）；

• 输入文件 BED

https://bedtools.readthedocs.io/en/latest/content/bedtools-suite.html
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• 对bed文件进行随机抽取（bedtools random）；

• 输入文件 BED

• 根据提供的bed文件在基因组进行随机抽样（bedtools shuffle）

• 输入文件 BED，基因组长度文件 .fai

https://bedtools.readthedocs.io/en/latest/content/bedtools-suite.html
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• 计算bed文件区域内比对到的reads数（bedtools coverage）

• 输入文件：BED，BAM

https://bedtools.readthedocs.io/en/latest/content/bedtools-suite.html
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1. 学习编程技巧；

2. 深刻理解工具的参数、用法、设计思路；

3. 触类旁通，举一反三
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Part II
获取BED文件的交集与并集
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• 程序的输入

• 程序的输出

• 程序的用途

• 求解交集在a文件中的情况；

• 求解交集的部分；

• 求解交集部分的占比；

• 其它个性化需求……

BED a ,
BED b
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• 程序的输入

• 程序的输出

• 程序的分析

• 理论上，交集能搞定，并集就能搞定
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Part III
将基因组分成等长区间并计算

CG含量

I Kbp bin ,

Zkbp . bin

-

I Mb bin

1,3 bin
-
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• 程序的输入

• 程序的输出

• 程序的用途

¥.at#HEfatEeAehAI33y
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Part IV
根据给定的BED文件提取基因

组序列
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• 程序的输入

• 程序的输出

• 程序的用途

IIE ref FAST A . BEI
✓

peak → Fat# HE seq → motif Aq
I

BED # 4
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